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开垦对土壤团聚体含量及微生物
群落代谢多样性的影响

杨　 磊ꎬ王卫超ꎬ张凤华
(石河子大学 / 新疆生产建设兵团绿洲生态农业重点实验室ꎬ新疆 石河子 ８３２００３)

摘　 要:以新疆玛纳斯河流域盐渍化弃耕地为研究对象ꎬ基于 Ｂｉｏｌｏｇ 生态平板法ꎬ分析开垦前后土壤团聚体组成

分布及团聚体微生物代谢多样性的变化ꎬ从而评价人为开垦对弃耕地土壤质量的影响ꎮ 结果表明:弃耕地开垦增加

了各土层>０.２５ ｍｍ 团聚体的含量ꎬ增加范围在 ３％~１８％ꎮ 弃耕地开垦前后土壤均以 ０.２５~ ０.０５３ ｍｍ 团聚体比例最

高ꎬ与其它各粒径团聚体差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 开垦后土壤团聚体微生物平均颜色变化率显著高于弃耕地ꎮ 弃耕地<
０.０５３ ｍｍ 团聚体微生物群落 ＡＷＣＤ 显著高于>０.２５ ｍｍ 各粒径团聚体ꎬ开垦后各粒径团聚体微生物群落 ＡＷＣＤ 关

系为:２~１ ｍｍ>０.２５~０.０５３ ｍｍ>１~０.２５ ｍｍ>(<０.０５３ ｍｍ)>(>５ ｍｍ)>５~２ ｍｍꎮ 开垦增加了>０.２５ ｍｍ 团聚体微生

物物种丰富度指数ꎬ而<０.２５ ｍｍ 团聚体却相反ꎻ开垦后土壤各粒径团聚体微生物均匀度指数均显著高于弃耕地ꎬ而
土壤微生物优势度指数均低于弃耕地ꎬ其中在 ５~２、２~１、１~０.２５ ｍｍ 和 ０.２５~０.０５３ ｍｍ 四个粒径中更为显著ꎮ 开垦

前后土壤团聚体微生物对 ６ 大碳源利用强度存在着差异ꎬ弃耕地土壤团聚体微生物对多聚物的利用率最高ꎬ开垦后

其优势碳源转变为碳水化合物ꎮ 主成分分析表明ꎬ开垦前后土壤团聚体微生物群落碳源利用在 ＰＣ１ 上出现差异ꎮ
碳水化合物类、羧酸类和氨基酸类碳源是影响土壤团聚体微生物代谢多样性的主要碳源ꎮ 总体来说ꎬ开垦对土壤团

聚体微生物群落代谢多样性具有重要影响ꎮ
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　 　 土壤团聚体作为土壤结构的基本单元ꎬ是土壤

养分的贮藏库也是土壤微生物的良好生境[１]ꎮ 不

同粒径团聚体的理化性质以及对养分的保持、供应

和转化情况均有不同ꎬ直接对土壤团聚体中微生物

生物量、功能以及多样性产生影响[２]ꎮ 其组成分布

及稳定性受到人为活动的影响ꎬ如土地利用变化、
农业耕作措施以及施肥等因素的影响[３－４]ꎮ 弃耕地

开垦后棉花秸秆还田ꎬ刘威等[５] 表明秸秆还田可以

增加农田表层土壤>０.２５ ｍｍ 团聚体含量ꎬ改良土壤

结构ꎮ 李涵等[６] 研究发现秸秆还田可以提高土壤

有机碳含量ꎮ 土壤有机碳与土壤团聚体的形成关

系密切[７]ꎬ团聚体的形成被认为是主要的土壤固碳

方式ꎮ 不同粒径团聚体在有机碳的保持、供应以及

转化起着不同的作用ꎬ大团聚体与微团聚体相比对

有机碳有更强的保护作用ꎬ能够固定更多的有机

碳[８]ꎮ 土壤团聚体是由矿物颗粒在有机物的胶结下

形成的ꎬ而土壤有机碳含量又影响团聚体的数量及分

布ꎮ 土壤有机碳含量的增加有利于土壤结构的形成

及稳定性的增强ꎬ所以二者之间关系密切[９]ꎮ
土壤微生物与土壤理化性质关系密切ꎬ而土壤

团聚体和土壤微生物逐渐成为当今研究热点ꎮ 土

壤微生物在土壤团聚体的形成和保持稳定性的过

程中起着重要的作用[１０]ꎮ 土壤微生物是组成土壤

及整个生态系统的重要部分[１１]ꎬ是土壤有机质转

化、物质循环和能量流动的驱动力[１２－１３]ꎬ在生态系

统中起到关键的作用[１４]ꎮ
土壤微生物多样性是评价微生物群落特征的

重要内容ꎬ反映了群落总体的动态变化特征[１５]ꎬ对
土壤微生物群落多样性研究分析可以为合理利用

资源、解决农田生态系统失衡提供理论依据[１６]ꎮ 土

壤微生物群落功能多样性是描述土壤微生物群落

特征与功能的重要指标ꎬ对评价土壤微生物的生态

特征和土壤肥力特征起到至关重要的作用[１７]ꎮ 土

壤微生物功能多样性信息对于明确不同环境中微

生物群落的作用具有重要意义ꎮ 微生物功能多样

性表现在微生物有多种代谢途径和生理功能ꎬ包括

底物代谢能力、微生物活性和与 Ｎ、Ｐ、Ｓ 等营养元素

在土壤中转化相关的功能等[１８]ꎮ Ｂｉｏｌｏｇ 分析法作

为研究土壤微生物群落结构和功能多样性的一种

简单快速、灵敏度高、分辨力强的方法[１５]ꎬ在一定程

度反映土壤碳源转化和微生物代谢多样性ꎮ 目前

主要用于施肥处理[１９]、农作模式[２０]、耕作方式[２１]

等土壤微生物群落的代谢多样性ꎬ针对干旱区极端

环境条件下农田灰漠土土壤团聚体微生物代谢多

样性的研究较为薄弱ꎮ
本研究利用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术ꎬ以干旱区盐渍

化弃耕地开垦前后土壤团聚体微生物为研究对象ꎬ
比较开垦前后土壤团聚体微生物的代谢特征变化ꎬ
旨在探讨开垦对土壤团聚体微生物功能多样性的

影响ꎬ以期为干旱区盐碱地的改良与利用提供科学

的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

试验地点位于新疆玛纳斯河流域冲积扇缘地

带十户滩镇(８６. １３９６３° ~ ９６. １４４３３°Ｅꎬ４４. ６２４７０° ~
４４.６３０２０°Ｎ)ꎬ此地区位于准噶尔盆地南部ꎬ身处内

陆ꎬ远离海洋ꎬ干旱少雨ꎬ蒸发量较大ꎬ年均气温

６.６℃ꎬ≥１０℃ 的积温可以达到 ３ ４９０℃ꎬ年降水量

１１０~ ２００ ｍｍꎬ年蒸发量 １ ５００ ~ ２ ０００ ｍｍꎬ无霜期

１４８~１８７ ｄꎬ属于典型的温带大陆性气候ꎮ 此地位

于冲积洪积扇平原ꎬ地下水水位高ꎬ不合理的灌溉

措施加之强烈的蒸发加剧了盐分的表聚ꎬ从而导致

了大面积盐渍化土壤ꎮ
１.２　 试验设计

试验地选择盐渍化严重而弃耕 ２９ ａ 的土地ꎬ面
积为 ２５ ｈｍ２ꎮ 试验分为 ２ 个处理ꎬ弃耕地作为对照

处理ꎬ面积 ５ ｈｍ２ꎬ植被覆盖较少ꎬ主要植被有柽柳、
盐爪爪、花花柴和绢蒿等ꎻ在原有弃耕地的基础上

人为开垦为棉田距今 ５ 年ꎬ面积 ２０ ｈｍ２ꎬ期间连续种

植棉花ꎮ 棉花种植密度为 ２.４×１０５ 株ｈｍ－２ꎬ整个

生育期灌水 １０ ~ １２ 次ꎬ灌溉方式为膜下滴灌ꎬ灌水
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总量为 ４ ５００ ｍ３ ｈｍ－２ꎮ 棉花整个生育期ꎬ纯氮

(３００ ｋｇｈｍ－２)和纯磷(２００ ｋｇｈｍ－２)均通过膜下

滴灌随水施入ꎮ 棉花收获后ꎬ秸秆全量 ( ６ ０００ ~
７ ５００ ｋｇｈｍ－２)还田ꎬ同时尿素(１５０ ｋｇｈｍ－２)和
过磷酸钙(４５０ ｋｇｈｍ－２)作为基肥深翻施入土壤ꎮ
１.３　 样品采集

每一样地内随机布设 ３ 个 １ ｍ×１ ｍ 的样方ꎬ去
除样方上的凋落物层及土壤动物等ꎬ采用自然土壤

剖面取样法ꎬ自下而上采集 ４０ ~ ６０ ｃｍ、２０ ~ ４０ ｃｍ、
１０~２０ ｃｍ、５~１０ ｃｍ、０~５ ｃｍ 以及 ０~２０ ｃｍ 两部分

土壤团聚体ꎬ原状土样装入硬质塑料盒带回实验

室ꎬ途中避免对原状土的挤压ꎬ将土壤样品在室温

下风干ꎬ使样品达到塑限的程度 (含水量 ２０％左

右)ꎬ用于团聚体分级ꎮ ０ ~ ２０ ｃｍ 土样筛分后迅速

放入 ４℃ 冰箱保存ꎬ用于测定土壤微生物功能多

样性ꎮ
１.４　 测定指标与方法

团聚体分级采用干筛法:风干过程中ꎬ沿土壤

自然结构轻掰成直径 １ ｃｍ３左右的小土块ꎬ剔除植

物根系与石块ꎬ待风干后ꎬ取土样 ５００ ｇꎬ通过一套筛

组ꎬ孔径依次为 ５ꎬ２ꎬ１ꎬ０.２５ꎬ０.０５３ ｍｍꎬ筛组上方有

盖ꎬ下方有底ꎬ筛分时间 １０ ｍｉｎꎬ筛分结束后ꎬ测量各

孔径筛子上土样重量 Ｗｄｉꎬ计算各级团聚体占土样

总量的百分比ꎮ
０~２０ ｃｍ 土壤筛分后将土壤湿度调节为田间持

水量的 ５０％ꎬ在 ２５℃下预培养 ７~１０ 天后ꎬ迅速测定

土壤微生物功能多样性或在低温(４℃)下保存ꎮ
土壤微生物功能多样性:采用 Ｂｉｏｌｏｇ￣ＥＣＯ 微平

板法测定ꎮ 称取经团聚体分级后相当于 １０ ｇ 烘干

土重的土样ꎬ加入 １００ ｍｌ 无菌 ＰＢＳ 缓冲液(ＮａＣｌ:
０. ６７％ꎬ ＫＨ２ ＰＯ４: ０. ０２４％ꎬ Ｎａ２ ＨＰＯ４  ７Ｈ２ Ｏ:
０.０８６％ꎬ 调节 ｐＨ)的三角瓶中ꎬ塞入无菌棉花ꎬ在
１８０ ｒｍｉｎ－１下振荡 ２ ｈꎬ吸取 ０.５ ｍＬ 土壤悬浮液用

ＰＢＳ 缓冲液定容到 ５０ ｍＬ(即释至 １０－３)再震荡 ３０
ｍｉｎꎬ通过排孔加样器将稀释液接种至 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板

上ꎬ每孔接种量 １５０ μＬꎬ３ 个重复接种于同一微平板

上ꎮ 将接种好的 ＥＣＯ 板置于保湿的无菌塑料容器

上ꎬ并放入 ２５℃的恒温箱中培养ꎬ每间隔 １２ ｈ 直至

１５６ ｈ 用 Ｂｉｏｌｏｇ 自动读数装置在 ５９０ ｎｍ 下读数ꎮ 计

算单孔平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)来反映微生物代谢

功能多样性ꎮ
１.５　 数据分析

土壤微生物群落功能多样性:观察比较微生物

群落平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)随时间的变化曲线ꎬ
根据不同处理对碳源的利用情况ꎬ综合考虑变化趋

势ꎬ选取光密度趋于稳定且不同处理之间有较好分

形的 ９６ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值进行土壤团聚体微生物群落

代谢多样性分析ꎬ选择处于 ＡＷＣＤ 曲线“拐点”处或

其后的数据ꎬ此时微平板的培养时间可以最大限度

满足各类细菌的生长ꎬ从而在一定程度上可以更准确

地反映不同环境微生物群落的差异性ꎬ并计算

Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数(Ｈ)ꎬＭｃＩｎｔｏｓｈ 均一性指数(Ｕ)ꎬ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数(Ｄ)ꎮ 具体计算公式如下:

ＡＷＣＤ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
(Ｃ ｉ － Ｒ) / ｎ

Ｐ ｉ ＝ (Ｃ ｉ － Ｒ) /∑
ｎ

ｉ ＝ １
(Ｃ ｉ － Ｒ)

Ｈ ＝－ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
(Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ)

Ｕ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
(Ｃ ｉ － Ｒ) ２

Ｄ ＝ １ － ∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｐ２

ｉ

式中ꎬＣ ｉ 为第 ｉ孔的相对吸光值ꎬＣ是每个孔(光密度

测量) 的吸光度ꎬＲ 为板内控制孔的吸光度ꎬｎ 为底

物的数量(ＥＣＯ 板ꎬｎ ＝ ３１)ꎻＰ ｉ为第 ｉ 孔的相对吸光

值与整板的相对吸光值总和的比率ꎮ
试验数据采用 ＳＰＳＳ １９. ０ 进行单因素方差分

析ꎬ用 Ｃａｎｏｃｏ ４.５ 进行主成分分析ꎬ使用 Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ
１２.０ 作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤团聚体组成分布

图 １ 所示ꎬ弃耕地开垦减少了各土层微团聚体

(<０.２５ ｍｍ)数量ꎬ相应的增加了大团聚体( >０.２５
ｍｍ)数量ꎮ 随着开垦土壤>０.２５ ｍｍ 团聚体有所增

加ꎬ比弃耕地增加了 １０.５％ꎮ 就同一粒径的不同土

层来看ꎬ土壤团聚体的分布存在一定差异性ꎮ 随着

土层加深 >５ ｍｍ 团聚体比例在开垦前后均呈现出

下降的趋势ꎻ对于 １ ~ ０.２５ ｍｍ 团聚体比例ꎬ开垦前

在 １０~２０ ｃｍ 土层中最高ꎬ且显著高于其它土层ꎬ开
垦后在 ５~１０ ｃｍ 土层中比例最高ꎬ与 ２０ ~ ４０ ｃｍ 和

４０~６０ ｃｍ 土层之间差异显著ꎻ０.２５~０.０５３ ｍｍ 团聚

体比例在开垦前后均是在 ４０ ~ ６０ ｃｍ 土层中最高ꎬ
开垦前在 １０ ~ ２０ ｃｍ 土层中比例最低ꎬ与 ５ ~ １０ ｃｍ
土层差异不显著ꎬ开垦后在 ５~１０ ｃｍ 土层中比例最

低ꎬ与 ０~５ ｃｍ 和 １０~２０ ｃｍ 差异不显著ꎮ 土壤团聚

体的组成分布及基本特征是土壤肥力的基础ꎬ是判

断土壤质量状况的依据ꎬ而>０.２５ ｍｍ 大团聚体是土

壤中最好的结构体ꎬ其含量越多ꎬ说明土壤团聚体

的稳定性越好[２２]ꎮ
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综合来看ꎬ０~２０ ｃｍ 土壤团聚体组成在开垦前

后变化较大ꎮ 其中 ０ ~ ５ ｃｍ、５ ~ １０ ｃｍ 和 １０ ~ ２０ ｃｍ
土层中 ０.２５ ~ ０.０５３ ｍｍ 团聚体比例较开垦前均有

了明显降低ꎬ分别降低了 １３.６％ꎬ１６.３％和 ６.４％ꎮ 而

对应土层中 １~ ０.２５ ｍｍ 团聚体比例比开垦前分别

提高了 ６３.６１％、６７.６３％和 １７.２２％ꎮ
２.２　 土壤团聚体微生物群落功能多样性

２.２.１　 土壤团聚体微生物群落代谢平均颜色变化

率　 平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)反映了土壤微生物的

代谢活性ꎬ是土壤微生物群落利用单一碳源能力的

一个重要指标[２３]ꎬ在一定程度上反映了土壤中微生

物种群的数量和结构特征ꎮ ＡＷＣＤ 随时间变化呈

现出延续的常规生长曲线ꎬ随着培养时间的延长ꎬ
开垦后土壤团聚体微生物利用碳源的量呈现出逐

渐增加的的趋势ꎬ培养起始的 ２４ ｈ 内 ＡＷＣＤ 变化并

不明显ꎬ而培养 ２４~９６ｈ ＡＷＣＤ 快速增长ꎬ此时微生

物活性正处于旺盛时期ꎬ最后增长较为缓慢ꎬ直至

趋于稳定ꎮ 这一系列变化表明ꎬ土壤团聚体微生物

首先经过 ２４ ｈ 的滞后期ꎬ逐渐适应 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板基

质环境ꎬ其次进入对数增长期ꎬ对碳源的利用能力

逐渐增强ꎬ然后进入快速增长期ꎬ微生物的代谢强

度达到最大ꎬ最后生长减缓趋于稳定ꎮ
比较图 ２ 看出ꎬ弃耕地土壤团聚体微生物群落

ＡＷＣＤ 最低ꎬ开垦后土壤团聚体微生物群落 ＡＷＣＤ
显著高于弃耕地ꎻ弃耕地<０.０５３ ｍｍ 团聚体微生物群

落 ＡＷＣＤ 显著高于>０.２５ ｍｍ 各粒径团聚体而 １ ~
０.２５ ｍｍ团聚体微生物群落 ＡＷＣＤ 均要显著低于各

粒径团聚体ꎻ开垦后各粒径团聚体微生物群落 ＡＷＣＤ
关系为:２ ~ １ ｍｍ>０.２５ ~ ０.０５３ ｍｍ>１ ~ ０.２５ ｍｍ>(<
０.０５３ ｍｍ)>(>５ ｍｍ)>５~２ ｍｍꎬ且无显著性差异ꎮ

　 　 注:同一土层不同粒径的不同小写字母表示差异显著ꎬ同一粒径不同土层深度的不同大写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｂｓｃｒｉｐｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｎｄ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ｉｎ ｓａｍｅ ｓｏｉｌ

ｄｅｐｔｈ ａｎｄ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ｉｎ ｓａｍｅ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ａｔ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
图 １　 开垦前后土壤团聚体组成分布

Ｆｉｇ.１　 Ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｓｉｚｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｓｏｉｌ

图 ２　 开垦前后土壤团聚体微生物群落平均颜色变化率
Ｆｉｇ.２　 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ

ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｓｏｉｌ
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２.２.２　 土壤团聚体微生物群落代谢多样性指数 　
碳源代谢多样性指数分析可以较为准确地反映出

微生物群落功能多样性的特征ꎮ 对土壤微生物培

养 ９６ ｈ 的碳源利用进行多样性指数分析ꎮ 表 １ 可

以看出ꎬ>０.２５ ｍｍ 团聚体开垦后相比于弃耕地增加

了土壤团聚体微生物物种丰富度指数ꎬ但并不显

著ꎬ而<０.２５ ｍｍ 团聚体却相反ꎻ开垦前后土壤团聚

体微生物物种丰富度指数ꎬ除了开垦后土壤 ０.２５ ~
０.０５３ ｍｍ 和<０.０５３ ｍｍ 团聚体外ꎬ其余均随着团聚

体粒径的减小呈现出升高的变化ꎮ 开垦后土壤各粒

径团聚体微生物均匀度指数均要显著高于弃耕地ꎮ
各粒径团聚体中弃耕地土壤团聚体微生物优势度指

数均要高于开垦后ꎬ其中在 ５~２ ｍｍ、２~１ ｍｍ、１~０.２５
ｍｍ 和 ０.２５~０.０５３ ｍｍ 四个粒径中更为显著ꎮ
２.２.３　 土壤团聚体微生物对六大碳源的利用强度

Ｂｉｏｌｏｇ 微平板中 ３１ 种碳源根据其官能团的不同可

以分为六大类ꎬ包括碳水化合物、氨基酸、多聚物、
胺类、酚类和羧酸ꎮ

图 ３ 可以看出ꎬ开垦后土壤团聚体微生物对碳

水化合物、氨基酸、酚类和羧酸四类碳源的利用率

均要高于弃耕地ꎮ 弃耕地土壤团聚体微生物对这

六类碳源的利用率大小为多聚物>胺类>碳水化合

物>氨基酸>羧酸>酚类ꎻ开垦后土壤团聚体微生物

对这六类碳源的利用率大小为碳水化合物>氨基酸

>多聚物>酚酸>羧酸>胺类ꎮ 弃耕地各粒径团聚体

微生物对不同碳源利用率的高低并没有表现出一

致的规律性ꎻ开垦后土壤除了<０.０５３ ｍｍ 团聚体外ꎬ
其余各粒径团聚体微生物对碳水化合物的利用率

均达到最大ꎬ除了>５ ｍｍ 和 １ ~ ０.２５ ｍｍ 团聚体外ꎬ
其余各粒径团聚体微生物对胺类的利用率最小ꎮ
２.２.４　 土壤团聚体微生物群落代谢功能主成分分

析　 土壤微生物多样性可以反映出群落总体的变

化规律ꎬ但不能反映微生物群落代谢的详尽信息ꎬ
通过土壤微生物对不同碳源利用能力的差异性进

行分析ꎬ有利于更好地了解微生物群落代谢功能特

性[２４]ꎮ 运用主成分分析在 ３１ 种因子中提取的 ２ 个
表 １　 开垦前后土壤团聚体微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｓｏｉｌ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

团聚体粒径 / ｍｍ
Ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｓｉｚｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(Ｈ)
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数(Ｕ)
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

开垦前
Ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ

>５ ２.４７±０.５９ａ ０.９５±０.７４ｂ ０.９６±０.０１ａ
５~２ ２.６６±０.６０ａ ０.４８±０.２３ｂ ０.９７±０.００ａ
２~１ ２.６９±０.４８ａ ０.４９±０.３３ｂ ０.９７±０.００ａ

１~０.２５ ３.０４±０.７３ａ ０.４１±０.１８ｂ ０.９７±０.００ａ
０.２５－０.０５３ ３.０９±０.２３ａ ０.２７±０.１４ｂ ０.９７±０.００ａ

<０.０５３ ３.２３±０.８２ａ ０.８７±０.９１ｂ ０.９６±０.０２ａ

开垦后
Ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ

>５ ２.９１±０.０２ａ ６.５２±０.３６ａ ０.９５±０.００ａ
５~２ ２.９４±０.０４ａ ６.４５±０.５８ａ ０.９５±０.００ｂ
２~１ ３.１２±０.０７ａ ７.４７±０.２５ａ ０.９６±０.００ｂ

１~０.２５ ３.１２±０.０４ａ ７.４２±０.１４ａ ０.９６±０.００ｂ
０.２５~０.０５３ ３.０８±０.０５ａ ７.３９±０.２４ａ ０.９６±０.００ｂ

<０.０５３ ３.０９±０.０３ａ ７.４２±０.３８ａ ０.９５±０.００ａ

图 ３　 开垦前后土壤团聚体微生物对六大碳源的利用强度

Ｆｉｇ.３　 Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｓｏｉｌ
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主成分因子ꎬ由图 ４ 可知ꎬ第一主成分可以解释所有

变量方差的 ７５.９％ꎬ第二主成分可以解释所有变量

方差的 ７.３％ꎬ累计贡献率为 ８３.２％ꎮ 弃耕地各样方

在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上分布集中ꎬ说明不同粒径团聚体微

生物碳源利用差异较小ꎻ开垦后各样方在 ＰＣ１ 和

ＰＣ２ 上分布较分散ꎬ说明不同粒径团聚体微生物碳

源利用差异较大ꎬＰＣ１ 和 ＰＣ２ 基本上能够区分不同

粒径团聚体微生物的群落特征ꎮ 弃耕地与开垦后

土壤团聚体微生物在 ＰＣ１ 上差异显著ꎬ弃耕地土壤

团聚体微生物的得分为负而开垦后土壤团聚体微

生物得分为正ꎬ说明土地开垦对土壤团聚体微生物

群落有较大影响ꎮ 通过聚类分析也可得知ꎬ土壤微

生物群落分为两类ꎬ弃耕地各粒径团聚体微生物聚

为一类ꎬ开垦后各粒径团聚体微生物聚为一类ꎬ说
明开垦引起了土壤团聚体微生物对碳源利用的明

显变化ꎮ

图 ４　 开垦前后土壤团聚体微生物群落功能主成分分析

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｒｅｃｌａｍａｔｉｏｎ

ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｓａｌｉｎｉｚｅｄ ｓｏｉｌ

对 ３１ 种碳源主成分分析中因子载荷可以反映

出碳源利用的差异ꎬ其绝对值越大ꎬ表明该碳源对

主成分的影响越大ꎬ在众多碳源中起主要分异作用ꎮ
由表 ２ 得知ꎬ与 ＰＣ１ 具有较高相关性的碳源

( ｜ ｒ ｜ >０.６)有 ２９ 种ꎬ其中碳水化合物类 １０ 种ꎬ氨基

酸类 ５ 种ꎬ羧酸类 ７ 种ꎬ多聚物类 ４ 种ꎬ酚酸类 ２ 种ꎬ
胺类 １ 种ꎻ与 ＰＣ２ 具有较高相关性的碳源有 １ 种ꎬ
包括氨基酸类 １ 种ꎮ 综合与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 具有较高

相关性的碳源类型发现ꎬ对土壤微生物群落代谢特

征起分异作用的主要碳源为碳水化合物类、羧酸类

和氨基酸类ꎬ即土地利用方式对土壤团聚体微生物

群落代谢多样性的差异主要体现在对碳水化合物

类、羧酸类和氨基酸类碳源的利用上ꎬ其中碳水化

合物类碳源尤为突出ꎮ

表 ２　 ３１ 种碳源的因子载荷值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆａｃｔｏｒ ｌｏａｄｉｎｇｓ ｏｆ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

类别
Ｃａｔｅｇｏｒｙ

碳源类型
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

碳水化合物类
Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ

Ｄ－纤维二糖
Ｄ－Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ０.９４０ ０.１０３

α－Ｄ－乳糖
α－Ｄ－Ｌａｃｔｏｓｅ ０.９３７ ０.２８８

β－甲基－Ｄ－葡萄糖苷
β－Ｍｅｔｈｙｌ－Ｄ－Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ ０.９８２ ０.０７０

Ｄ－木糖
Ｄ－Ｘｙｌｏｓｅ ０.６３５ ０.０６０

ｉ－赤藓糖醇
ｉ－Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ０.９８０ －０.０６５

Ｄ－甘露醇
Ｄ－Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０.９６１ －０.０８０

Ｎ－乙酰－Ｄ－葡萄糖胺
Ｎ－Ａｃｅｔｙｌ－Ｄ－Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０.９４０ ０.２４１

α－Ｄ－葡萄糖－１－磷酸
α－Ｄ－Ｇｌｕｃｏｓｅ－１－Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０.８１２ ０.４９１

ＤꎬＬ－α－磷酸甘油
ＤꎬＬ－α－Ｇｌｙｃｅｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０.８２２ ０.１８９

Ｄ－半乳糖酸－γ－内脂
Ｄ－Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ－γ－Ｌａｃｔｏｎｅ ０.９６５ ０.０６８

氨基酸类
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

Ｌ－精氨酸
Ｌ－Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０.９７９ ０.１５５

Ｌ－天门冬酰胺
Ｌ－Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０.９８５ ０.０１７

Ｌ－苯基丙氨酸
Ｌ－Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ０.７９６ －０.２０６

Ｌ－丝氨酸
Ｌ－Ｓｅｒｉｎｅ ０.９７５ ０.０８５

Ｌ－苏氨酸
Ｌ－Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０.４８０ ０.７１１

甘氨酰－Ｌ－谷氨酸
Ｇｌｙｃｙｌ－Ｌｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０.９３６ ０.０８３

羧酸类
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ

丙酮酸甲酯
Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ ０.９２２ －０.２８１

Ｄ－葡萄糖胺酸
Ｄ－Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ ０.９８４ ０.０２１

Ｄ－半乳糖醛酸
Ｄ－Ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０.９８１ ０.０００

γ－羟丁酸
γ－Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０.９１５ －０.３５２

衣康酸
Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０.９３４ －０.０２５

α－丁酮酸
α－Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０.８６５ －０.１４０

Ｄ－苹果酸
Ｄ－Ｍａｌｉｃ Ａｃｉｄ ０.６８３ －０.５２６

多聚物类
Ｐｏｌｙｍｅｒｓ

吐温 ４０ Ｔｗｅｅｎ ４０ ０.９７８ ０.００９

吐温 ８０ Ｔｗｅｅｎ ８０ ０.９２０ ０.１３９

α－环式糊精 α－Ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ０.６２６ －０.２４６

肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ０.７４２ －０.４４８

酚酸类
Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ

２－羟基苯甲酸
２－Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０.６０２ －０.１２７

４－羟基苯甲酸
４－Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０.９５２ －０.２２２

胺类
Ａｍｉｎｅｓ

苯乙胺 Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌａｍｉｎｅ ０.３５３ ０.５７４
腐胺 Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ０.９５９ －０.１９３
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３　 讨　 论

研究结果表明盐碱弃耕地在开垦后显著增加

了土壤大团聚体(>０.２５ ｍｍ)数量ꎬ减少了微团聚体

(<０.２５ ｍｍ)数量ꎮ >０.２５ ｍｍ 团聚体含量与弃耕地

相比增加了 １０.５％ꎮ 弃耕地开垦后ꎬ土壤有机碳得

到增加[２５]ꎮ 土壤有机碳与土壤团聚体关系紧密ꎬ对
土壤团聚体含量和组成分布具有重要影响[２６]ꎮ 土

壤有机碳是土壤团聚体形成的重要胶结剂ꎬ土壤有

机碳含量的增加有利于土壤结构的形成和稳定性

的增强[９]ꎮ 盐碱弃耕地开垦前后>０.２５ ｍｍ 团聚体

含量明显增加ꎬ使耕层土壤结构得到了改善ꎮ 这与

弃耕地开垦后种植棉花并持续全量秸秆还田有关ꎮ
秸秆还田不仅可以改善土壤的养分状况ꎬ还可以通

过增加土壤有机碳的直接输入实现固碳ꎮ 秸秆还

田还可以分解产生多种有机物质ꎬ如蛋白质ꎬ多糖ꎬ
木质素等ꎬ同时还能够提高土壤微生物活性ꎬ促进

腐殖质的形成ꎬ这些都是土壤中重要的胶结物质ꎬ
对大团聚体的形成产生积极影响[２７]ꎮ 本研究表明ꎬ
在 ０~２０ ｃｍ 土层 ０.２５ ~ ０.０５３ ｍｍ 微团聚体含量较

开垦前降低ꎬ其变化与大团聚体变化相反ꎬ说明大

团聚体和微团聚体之间存在着转化ꎬ秸秆还田利于

微团聚体在植物根系和菌丝体的作用下形成大团

聚体[２８]ꎮ
温度、水分等环境因素也是促进大团聚体形成

的要素ꎮ 陈强[２９]发现ꎬ夏季 ８ 月温度及湿度状况最

佳ꎬ秸秆分解速率大ꎬ为土壤大团聚体形成提供胶

结物质ꎬ利于大团聚体形成ꎮ Ｖｅｒｍａｎｇ[３０] 得出水稳

性团聚体随着含水量的增加而增加ꎬ但也有研究表

明增加含水量会降低团聚体抗张强度和土壤黏聚

力[３１]ꎮ 土壤温度以及水分等变化同样可以起到增

加大团聚体的作用ꎮ 干旱区大面积盐渍化弃耕地ꎬ
盐碱重、养分瘠薄ꎬ经人为开垦种植棉花并长期秸

秆还田后ꎬ有利于土壤表层大团聚体的形成与稳定ꎮ
开垦后土壤团聚体 ＡＷＣＤ 显著高于弃耕地ꎬ说

明开垦后土壤团聚体微生物群落活性以及碳源利

用能力均较强ꎮ 研究发现ꎬ土壤结构和土壤有机质

对土壤微生物活性产生影响[３２]ꎮ 土壤有机碳与土

壤微生物功能多样性关系密切[３３]ꎮ 开垦后种植棉

花引入了植被ꎬ植被通过影响土壤含水量、温度、透
气性、ｐＨ 以及土壤有机碳、氮水平从而影响土壤微

生物群落多样性[３４]ꎮ 土壤微生物的生活需要从植

被获取营养物质和能量ꎬ同时植被根系又可以为土

壤微生物提供良好的生活环境ꎮ 植被的存在有利

于增加土壤微生物多样性和微生物生物量[３４]ꎮ 然

而土壤微生物的生长还受水分条件的制约ꎬ弃耕地

较开垦后棉田没有灌溉水作为水分的来源ꎬ地处于

半干旱地区ꎬ所以干旱可能是影响土壤微生物群落

活性和多样性的胁迫因子ꎮ 干旱降低了底物的扩

散增加了微生物对碳、氮的需求[３５]ꎮ 开垦后化肥的

施用不但直接影响了土壤化学性质ꎬ致使土壤微生

物活性改变从而影响了土壤微生物群落结构的变

化ꎬ还影响了地上植被的生长ꎬ间接影响了土壤微

生物群落结构ꎮ
土壤团聚体微生物对不同类型碳源的利用强

度存在一定的差异ꎬ开垦后土壤团聚体微生物对碳

水化合物和氨基酸类碳源的利用率较高ꎮ Ｖｉｎｏｌａｓ
等[３６]发现ꎬ植被能够使土壤中的 ＮＨ＋

４ 转化为氨基

酸ꎮ 在开垦后长期施入氮肥的土壤中以 ＮＨ＋
４ 占优

势的“氮素营养生境”ꎬＮＨ＋
４ 主要分布在植被根部通

过 ＧＳ / ＧＯＧＡＴ 途径同化成氨基酸ꎬ为微生物提供了

氨基酸类的碳源ꎬ所以土壤团聚体微生物对氨基酸

类碳源的高利用率是由于对土壤环境长期适应性

而导致的ꎮ 对 ３１ 种碳源的因子载荷值分析来看ꎬ碳
水化合物、羧酸和氨基酸是弃耕地开垦前后土壤团

聚体微生物群落代谢多样性表现出差异的主要碳

源ꎮ 弃耕地开垦后长期进行秸秆还田ꎬ作物秸秆含

有大量碳水化合物以及氮、磷、钾等营养元素ꎬ对土

壤有机物质组成和含量有显著影响ꎮ 有机物质进

入土壤后显著提高了碳水化合物的含量ꎬ可供土壤

微生物利用的碳源增加ꎮ 因此ꎬ碳水化合物和氨基

酸类碳源可作为区分开垦前后团聚体微生物碳源

利用差异的依据ꎮ

４　 结　 论

弃耕地开垦增加了土壤大团聚体数量ꎬ增加了

１０.５％ꎬ减少了微团聚体数量ꎮ 其中 ０ ~ ５ ｃｍ、５ ~ １０
ｃｍ 和 １０~２０ ｃｍ 土层中 １ ~ ０.２５ ｍｍ 团聚体含量较

开垦前分别提高了 ６３.６１％、６７.６３％和 １７.２２％ꎮ 开

垦后土壤团聚体微生物利用碳源的量显著增加ꎬ增
加了>０.２５ ｍｍ 团聚体土壤微生物物种丰富度指数ꎬ
显著增加了各粒径土壤团聚体微生物均匀度指数ꎬ
同时降低了各粒径土壤团聚体微生物优势度指数ꎮ
开垦前后土壤团聚体微生物对 ６ 大碳源利用强度存

在着差异ꎬ其优势碳源发生了转变由多聚物类转变

为碳水化合物类ꎮ 开垦引起了土壤团聚体微生物

对碳源利用的分异ꎬ其差异主要体现在碳水化合

物、羧酸和氨基酸类碳源的利用ꎬ其中碳水化合物

类尤为突出ꎮ
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